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INTRODUCTION

Le Système National des Données de Santé (SNDS) 
rend accessible de manière pseudonymisée 
l’ensemble des données de consommations de 
soins des français à des fins d’analyses de santé 
publique. L’objectif de ce travail est de décrire les 
avantages et certaines limites du SNDS concernant 
l’identification des lignes de traitement à travers 
les résultats de l’étude EpiCART.

MÉTHODE

EpiCART est une étude de cohorte rétrospective 

incluant des patients traités pour une leucémie aiguë 

lymphoblastique (LAL), un lymphome B diffus à 

grandes cellules (LBDGC), ou un lymphome folliculaire 

(LF) entre 2017 (2015 pour le LF) et 2020. Seules les 

hospitalisations comportant un code CIM-10 de 

chimiothérapie, les molécules de la liste en sus, les 

chimiothérapies orales de ville et les fréquences 

d’administration sont disponibles dans le SNDS pour 

reconstituer les lignes de traitement de ces trois 

pathologies. L’algorithme d’intelligence artificielle 

ATLAS (Analysis of Treatment Lines using Alignment of 

Sequences) 1, 2 a été utilisé afin de reconstituer les lignes 

de traitements en comparant chaque séquence de 

traitement avec chaque protocole théorique 

renseigné, et pour calculer un score de similarité pour 

chacun (Figure 1). La survie globale (SG) à 

1 an par ligne issue de précédents articles est 

présentée comme proxy de la précision de l’analyse 

faite par ATLAS.

L’utilisation d’ATLAS a permis de travailler sur l’ensemble du suivi de cohortes de taille importante (2 448 patients pour la LAL, 17 102 

pour le LF, et 20 655 patients pour le LBDGC), comportant chacune un nombre conséquent de protocoles de traitement différents 

(33 pour la LAL, 18 pour le LF, 20 pour le LBDGC).

CONCLUSION

L’utilisation d’ATLAS a permis d’identifier 
correctement des séquences thérapeutiques au sein 
des patients traités pour un LF ou un LBDGC. Malgré 
ses performances déjà publiées, et une application 
cohérente de l’algorithme sur deux autres 
hémopathies au sein de l’étude, les résultats sur la 
LAL ont montré une identification des lignes de 
traitement insuffisante, rendant peu exploitable les 
résultats de SG au sein de cette cohorte. 
L’enrichissement du SNDS et des données intra-GHS 
avec le renseignement des molécules administrées 
permettrait d’améliorer la qualité de la génération 
de données de vraie vie sur plan national.
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Figure 1. Identification des lignes de traitement par ATLAS en 4 étapes. Pour chaque patient : (1) 
calculer un score de similitude avec chaque protocole théorique chaque jour du suivi et alignement 
de chacun de ces protocoles (2) Lisser les scores et identifier les phases (= enchaînement de cycles) sur 
tout le long de la séquence et (3-4) reconstituer les lignes de traitement (= plusieurs phases)

Concernant le LBDGC, les résultats retrouvés étaient cohérents 

pour la L1 avec par exemple une SG à 1 an de 90 % 9. Ils l’étaient 

moins à partir de la L2, avec des résultats retrouvés dans la 

littérature variant entre 65 et 74 % selon les références 10-12 . La 

divergence trouvée pour la troisième ligne (45 % chez Wang et 

al. vs. 58 % pour EpiCART) peut en partie s’expliquer par 

l’ancienneté des données de la publication de Wang et al. 13. 

La SG à 1 an en première ligne (L1) pour le LF était cohérente avec 

les résultats de Rummel et al. (95 %) ainsi que Ardeshna et al. 

(99 %) 3, 4. Il en était de même avec les données de seconde ligne 

(L2) avec une survie à 2 ans de 93 % chez Leonard et al. et une survie 

à 5 ans de 94 % chez Kahl et al. 5, 6.En revanche, les résultats retrouvés 

par la métanalyse de Kanters et al. était inférieurs à ceux de notre 

étude pour la L3 avec une SG à 1 an de 75 % 7. Cette disparité peut 

être expliquée par le fait que Kanters et al. ont basé leur estimation 

sur une L3+ (incluant les lignes subséquentes) et non une L3 stricte. 

Enfin, à la fois les résultats de SCHOLAR-5 et ceux de Kanters et al. 

étaient en accords avec ceux d’EpiCART pour la L4+ avec 72,3 % et 

75 %, respectivement 7, 8.

Les taux observés pour la cohorte LAL étaient surestimés dès la L1 

avec une SG à 1 an de 74 % retrouvée par Monnereau et al. 14. Il en 

était de même avec la L2 et avec des estimations entre 24 % et 35 % 

(vs. 66 % dans EpiCART) 15-18. Enfin, la surestimation était la plus 

importante pour la L3 avec 8 % chez O’Brien et al. (vs. 61 % dans 

EpiCART) 19. Les écarts importants retrouvés dans l’analyse des 

séquences de traitement de la LAL peuvent s’expliquer par 

plusieurs éléments. L’identification des protocoles et des 

changements de lignes n’a pu s’effectuer que sur l’analyse du 

rythme d’occurrence des séjours hospitaliers avec un code CIM-10 

de chimiothérapie et de LAL en raison de l’absence de molécule de 

la liste en sus (hormis le rituximab) sur notre période d’étude. Cet 

élément combiné à un taux de rechute élevé a eu pour 

conséquence de conserver à tort des patients dans une ligne N alors 

qu’ils avaient changé pour une ligne N+1, et ainsi surestimer la survie 

en ligne N. Afin de palier ce déficit de variables indicatrices, deux 

méthodes seraient envisageables. L’utilisation des données d’un 

registre, ou bien enrichir la base de données du SNDS avec les 
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données intra-GHS comme il est actuellement expérimenté dans 

certains établissements français dans le cadre d’une expérimentation 

Article 51 en cours 20. La dernière option permettrait de combiner 

une meilleure précision concernant l’analyse des séquences de 

traitement à l’exhaustivité de la base de donnée.
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